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Streszczenie

W zwiazku z prognozowanym wzrostem licz-
by ludnosci do 9,7 miliarda do 2050 roku,
$wiat stoi przed ogromnymi wyzwaniami
zwigzanymi z bezpieczenstwem zywnoscio-
wym i konieczno$cia zrownowazonej pro-
dukcji zywnosci. Zmiany klimatyczne, stresy
abiotyczne, transformacje demograficzne oraz
oczekiwania konsumentdéw dotyczace jakosci
i przejrzystosci produkeji wymuszaja wdraza-
nie nowoczesnych technologii w rolnictwie
i hodowli. Bioinformatyka, interdyscyplinar-
na dziedzina laczaca informatyke, statystyke,
biologi¢ i matematyke, odgrywa coraz istot-
niejsza rolg w unowoczesnianiu produkcji
rolniczej. W prezentowanym rozdziale, na
podstawie analizy najnowszych dost¢pnych
publikacji naukowych, opisano wktad bioin-
formatyki w przebieg badan umozliwiajacych
rozw0j hodowli roélin i zwierzat, medycyny

Abstract

Due to the projected global population
increase to 9.7 billion by 2050, the world
faces significant challenges related to food
security and the need for sustainable food
production. Climate change, abiotic stress-
es, demographic transformations, and con-
sumer expectations regarding the quality
and transparency of production processes
are driving the implementation of mod-
ern technologies in agriculture and animal
husbandry. Bioinformatics, an interdisci-
plinary field combining computer science,
statistics, biology, and mathematics, is
playing an increasingly significant role in
modernizing agricultural production. This
chapter, based on an analysis of the latest
available scientific publications, describes
the contribution of bioinformatics to re-
search supporting the development of plant
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weterynaryjnej, technologii wykorzystywa- and animal breeding, veterinary medicine,
nych do zarzadzania gospodarstwami rolny- technologies used in farm management,
mi, bezpieczenstwa srodkow ochrony roslin the safety of plant protection products, and
i mikrobiologii rolnicze;j. agricultural microbiology.

Stowa kluczowe: bioinformatyka, rolnictwo, Keywords: bioinformatics, agriculture,
hodowla zwierzat, uczenie maszynowe animal husbandry, machine learning
Wstep

W obliczu prognozowanego wzrostu liczby ludnosci do 9,7 miliarda
do roku 2050 $wiat staje przed bezprecedensowymi wyzwaniami w zakre-
sie zapewnienia bezpieczenstwa zywnosciowego. Jednym z najwazniejszych
z nich jest konieczno$¢ zrownowazonej i efektywnej produkcji zywnosci.
Wedtug Organizacji Narodow Zjednoczonych do spraw Wyzywienia i Rol-
nictwa, w ciggu najblizszych dwoch dekad produkcja ta musi wzrosng¢ az
0 70%, aby sprosta¢ rosngcemu zapotrzebowaniu. Wzrost populacji to jednak
tylko jeden z wielu czynnikow wptywajacych na systemy zywnosciowe. Do-
datkowo, jako spoleczenstwo mierzymy si¢ ze skutkami zmian klimatycz-
nych, transformacja demograficzng, zmieniajacymi si¢ preferencjami konsu-
mentéw oraz wyzwaniami zwigzanymi z globalizacjg i handlem. Wspotczesdni
konsumenci sg coraz bardziej $wiadomi wplywu produkcji zywnosci na zdro-
wie 1 srodowisko. Oczekuja produktow wysokiej jakosci, powstajacych z po-
szanowaniem zasad zréwnowazonego rozwoju, wolnych od nadmiaru $rod-
kéw ochrony roslin i antybiotykdw, a takze charakteryzujacych sie wysoka
identyfikowalno$cig i transparentnoscia procesow wytworczych (Zhang i in.,
2024). Jednoczesnie, zmiany klimatyczne, w tym coraz cze¢stsze ekstremalne
zjawiska pogodowe, zwigkszaja ryzyko nieurodzaju (Alasa, Jiyane, 2025).
Stresy abiotyczne, takie jak susze, zasolenie, ekstremalne temperatury czy
niedobory sktadnikow odzywczych, stanowig powazne zagrozenie dla pro-
dukcji roslinnej i stabilnosci globalnego tancucha dostaw zywnos$ci. W od-
powiedzi na te wyzwania kluczowg role moze odegra¢ rewolucja cyfrowa,
a szczegblnie rozwoj narzedzi analizy tzw. ,,big data”. Wspotczesne tech-
nologie umozliwiajg gromadzenie i analizowanie ogromnych ilo$ci danych
W czasie rzeczywistym, co stwarza nowe mozliwosci dla przemystu spozyw-
czego 1 rolnictwa. W tym kontekscie na szczego6lng uwage zastuguje bioin-
formatyka — interdyscyplinarna dziedzina tgczaca matematyke, informatyke,
statystyke i nauki przyrodnicze. Bioinformatyka dostarcza zaawansowanych
narzedzi do zarzadzania, analizy, interpretacji i modelowania danych biolo-
gicznych, odgrywajac coraz wigksza role w projektowaniu innowacyjnych
rozwigzan dla nowoczesnego rolnictwa (Zhang X. i in., 2024).
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Celem niniejszego rozdziatu jest zbadanie aktualnych zastosowan bio-
informatyki w konteks$cie rozwoju zrownowazonego rolnictwa oraz ocena jej
potencjatu w ksztaltowaniu przysztosci produkcji zywnosci.

Material i metoda

Zrodia literatury wykorzystane w rozdziale zostaly zidentyfikowane
i zgromadzone z wykorzystaniem wyszukiwarki Google Scholar. Analizowa-
na literatura obejmowata zagraniczne publikacje wydane od 2024 do konca
pierwszego kwartatu 2025 r. Biorgc pod uwage dynamiczny rozwoj bioin-
formatyki, w niniejszym rozdziale potozono nacisk na wybor najnowszych
publikacji naukowych, aby zapewni¢ aktualno$¢ prezentowanych informacji
i odzwierciedli¢ najnowsze osiggnigcia w tej szybko ewoluujacej dyscyplinie.

Strategia wyszukiwania obejmowata uzycie specyficznych stow klu-
czowych i fraz zwigzanych z gldownym tematem tego przegladu. Do zaweza-
nia wynikéw wyszukiwania i zapewnienia wlgczenia istotnych badan uzyto
operatora logicznego AND. Wyszukiwanie oparto na kombinacji nastepu-
jacych stow kluczowych: bioinformatics AND agriculture, bioinformatics
AND animal breeding, metagenomics AND agriculture development, ma-
chine learning, AND agriculture development.

Wyniki

Na podstawie analizy danych literaturowych dokonano autorskiego
usystematyzowania zastosowan bioinformatyki w kontekscie rozwoju zrow-
nowazonego rolnictwa oraz podjeto probe oceny potencjatu bioinformatyki
w ksztattowaniu przysztosci produkcji zywnosci.

Hodowla roS$lin uprawnych

Hodowla roslin uprawnych od tysiacleci opiera si¢ na cyklach selek-
cji fenotypowej i krzyzowania, ktore prowadza do ulepszania genotypow
poprzez rekombinacje¢ genetyczng. Ze wzgledu na ztozono$¢ genetyczng
roslin, proces ich tworczej hodowli jest dtugotrwaty i obarczony duza nie-
przewidywalno$cig. W obliczu wyzwan, jakie niesie XXI wiek, specjalisci
muszg szybko i wydajnie identyfikowac i rozwiazywac problemy zwigzane
z hodowla, tak, by nowe odmiany pozwalaty na wymierne zwigkszanie wy-
dajnosci upraw prowadzonych przez producentow rolnych. Takie podejscie
opiera si¢ na korzystaniu ze wspolpracy wielu dziedzin nauki, szczegolne
znaczenie w tym kontekscie ma genomika i bioinformatyka, bardzo czesto
wspomagana narzedziami sztucznej inteligencji. Jej zastosowania w dosko-
naleniu roslin obejmuja szeroki zakres dziatan, dostarcza narzedzi i techno-
logii wspierajacych procesy badawcze, umozliwia rozwdj zaawansowanych

35



Zastosowanie bioinformatyki w rozwoju nowoczesnego rolnictwa

narzedzi obliczeniowych oraz baz danych, co sprzyja glgbszemu zrozumieniu
ztozonych systemow biologicznych (Zhang X. i in., 2024). Rozwdj sekwen-
cjonowania genomowego umozliwit identyfikacj¢ genow odpowiedzialnych
za cechy agronomiczne oraz analiz¢ zmian genotypowych podczas hodowli.
Istotne sg tutaj metody takie jak mapowanie loci cech ilosciowych (QTL)
oraz badania asocjacyjne catego genomu (GWAS). Mapowanie QTL pozwa-
la na lokalizacje fragmentéw genomu zwigzanych z okreslonymi cechami
ilosciowymi, takimi jak plenno$¢ czy odpornos¢ na choroby, poprzez anali-
ze korelacji migdzy markerami genetycznymi, a obserwowanymi cechami.
Z kolei GWAS polega na badaniu powigzan pomigdzy wariantami genetycz-
nymi w caltym genomie, a cechami fenotypowymi w duzych populacjach ro-
$lin, co pozwala na wykrywanie genow wptywajacych na réznorodne wia-
$ciwos$ci agronomiczne. Sztuczna inteligencja i bioinformatyka umozliwiaja
takze modelowanie predykcyjne w hodowli roslin, co przyspiesza tworzenie
odmian odpornych na zmiany klimatyczne (Prajval i in., 2024). Przyktado-
wo, w badaniu (Zhu i in., 2024) podjeto probe zidentyfikowania gendw prosa
zwyczajnego zwigzanych jednoczesnie z odpornoscia na susze i wydajnoscia
plonowania. Wybrano 46 kandydackich gendéw reagujacych na stres suszy,
wykorzystujac podejscie transkryptomiczne oparte na metodach uczenia ma-
szynowego (ML). Z zastosowaniem analizy gtownych sktadowych (PCA)
wyselekcjonowano 12 kluczowych genow, ktore nastgpnie potwierdzono
doswiadczalnie za pomoca reakcji tancuchowej polimerazy w czasie rze-
czywistym (qPCR). Co istotne, analiza haplotypow tych gendw w obrebie
1844 zasobow genowych wykazata, ze dwa geny — Seita.5G251300 oraz Se-
ita.8G036300 — posiadaja warianty haplotypowe zwigzane z tolerancjg na
suszg, ktore jednoczesnie wykazuja przewage w zakresie masy tysigca zia-
ren oraz masy ziarna z gtdéwnej wiechy, bez negatywnego wptywu na catko-
witg mase¢ ziarna z ro$liny. Uzyskane wyniki wskazujg na potencjat genow
Seita.5G251300 1 Seita.8G036300 jako celow w programach hodowli prosa
zwyczajnego o zwigkszonej odpornosci na susz¢ 1 wysokim potencjale plo-
nowania. Coraz doskonalsze komputerowe modele predykcyjne umozliwiaja
badania fenomiczne, polegajace na rozpoznawaniu zaleznosci taczacych in-
formacje genetyczne z obserwowalnymi cechami fenotypowymi. Bioinfor-
matyczne analizy wspierane przez sztuczng inteligencje byly juz skutecznie
wykorzystywane w badaniach relacji miedzy genomika a cechami fenoty-
powymi bydta, i moga by¢ w podobny sposob wykorzystana w kontekscie
ro$lin uprawnych (Zhang i in., 2024).
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Hodowla zwierzat gospodarskich

Wspotczesna hodowla zwierzat coraz czesciej opiera si¢ na narze-
dziach bioinformatycznych, ktére umozliwiajg analiz¢ duzych zbioréow da-
nych genomowych oraz identyfikacje markeréw genetycznych powigzanych
z cechami uzytkowymi. Zidentyfikowano i1 powigzano liczne markery ge-
netyczne z cechami wzrostu, jakoscig miesa, rozrodem oraz produkcja mle-
ka, przy czym dominujace formy markerdéw to warianty liczby kopii oraz
polimorfizmy pojedynczego nukleotydu. Selekcja genomowa wykorzystuje
juz cze$¢ z tych markerdw, jednak zmienno$¢ genetyczna uchwycona przez
obecnie dostgpne markery wyjasnia jedynie czg$¢ zroznicowania fenotypo-
wego obserwowanego w populacjach zwierzat (Jaglan i in., 2024). Przez
ostatnie dwie dekady dane genomowe byly sukcesywnie integrowane z mo-
delem najlepszej liniowej nieobcigzonej prognozy (BLUP), stosowanym
w selekcji genomowej, a takze podlegaty dalszej optymalizacji w zaleznos$ci
od scenariuszy aplikacyjnych, jednakze klasyczne liniowe modele mieszane
maja trudnosci z uchwyceniem ztozonych zalezno$ci wystepujacych w du-
zych, zaszumionych i czgsto redundantnych zbiorach danych genomicznych.
Dodatkowym ograniczeniem jest skupienie si¢ gtownie na efektach addy-
tywnych, co nie pozwala na precyzyjne przewidywanie fenotypu. W zwigz-
ku z tym, ro$nie zainteresowanie alternatywnymi metodami predykcyjnymi.
Bioinformatyka, wspierana przez algorytmy ML, staje si¢ coraz bardziej
powszechnym narze¢dziem do predykcji genomowej, umozliwiajac doktad-
niejsze modelowanie cech ekonomicznych u $win, bydta i brojleréw. W ba-
daniach z wykorzystaniem GWAS u kur rasowych zidentyfikowano tysiace
istotnych lub sugerujaco istotnych polimorfizmoéw pojedynczego nukleotydu
(SNP) zwigzanych z cechami takimi jak masa ciata, niesnos¢, wysoko$¢ albu-
miny i jako$¢ skorupy, z ktorych wiele zlokalizowano w znanych regionach
QTL. Analizy wzbogacenia funkcjonalnego wykazaly, ze geny te uczestni-
czg w szlakach biologicznych zwigzanych m.in. z regulacjg ekspresji genow,
transdukcja sygnatu, kanatami wapniowymi oraz wzrostem i rozwojem, co
potwierdza ich zwigzek z obserwowanymi cechami. Predykcja genomowa
zyskuje na znaczeniu jako kluczowe narzedzie we wspotczesnej hodowli
zwierzat, jednak jej skuteczno$¢ zalezy od zdolnosci modeli do odwzorowy-
wania rzeczywistych zaleznosci genotyp-fenotyp. Dlatego rozwoj nowych,
bardziej precyzyjnych algorytmoéw bioinformatycznych pozostaje niezbedny
dla dalszego postepu w dziedzinie hodowli zwierzat (Li i in., 2024).

Medycyna weterynaryjna

Rozwoj zaawansowanych narzedzi bioinformatycznych, takich jak
AlphaFold i Foldit, znaczaco przyspieszyt identyfikacje prawdopodobnych
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struktur fatldowania biatek, a takze umozliwit formutowanie nowych, wcze-
$niej pomijanych hipotez dotyczacychich konformacji. Wiedzatamakluczowe
znaczenie dla zrozumienia funkcji biatek oraz mechanizméw molekularnych
chorob u zwierzat. Analogiczne podejécie z powodzeniem wykorzystywane
jest w tzw. projektowaniu lekow in silico, gdzie dzigki symulacjom kompu-
terowym mozliwe jest przewidywanie aktywnosci biologicznej czasteczek
malej masy czasteczkowej (Zhang i in., 2024). Tego rodzaju techniki pozwa-
laja nie tylko na identyfikacj¢ potencjalnych zwigzkoéw terapeutycznych, ale
takze na ich wstepna ocene pod katem selektywnosci, toksycznoscei i sku-
tecznosci, jeszcze przed rozpoczeciem badan laboratoryjnych. Bioinforma-
tyka umozliwia rowniez szybkie i precyzyjne rozpoznawanie patogenow na
podstawie ich informacji genetycznej, co znaczaco usprawnia diagnozowanie
chorob zakaznych u zwierzat oraz monitorowanie ich rozprzestrzeniania sig
w czasie rzeczywistym (Prajval i in., 2024). Zastosowanie bioinformatyki
otwiera nowe mozliwosci w opracowywaniu celowanych terapii i przyspie-
sza rozw0j nowoczesnych strategii leczenia w medycynie zwierzat gospodar-
skich (Zhang i in., 2024).

Bezpieczenstwo Srodkéw ochrony roslin

Pestycydy odgrywaja kluczowa role w ochronie roslin i zwigkszaniu
plonéw, jednak ich toksyczno$¢ moze wywiera¢ negatywny wptyw na srodo-
wisko oraz zdrowie ludzi. Ekspozycja na pestycydy i ich pozostato$ci obecne
w zywnosci 1 wodzie pitnej wigze si¢ z licznymi problemami zdrowotnymi,
takimi jak zaburzenia rozrodcze, uszkodzenia ptodu, astma czy zwickszo-
ne ryzyko nowotworow. Dodatkowo, ich trwatos¢ i zdolno$¢ do akumulacji
w $srodowisku sprawiaja, ze stanowia one przewlekle zagrozenie. W odpo-
wiedzi na te zagrozenia, bioinformatyka wykorzystujagca metody ML, umoz-
liwia analize¢ szerokiego zakresu danych chemicznych i strukturalnych w celu
identyfikacji wzorcow toksycznosci pestycydow. Dzieki ML mozliwe jest
tworzenie modeli predykcyjnych pozwalajacych na precyzyjne okreslenie
poziomu toksycznos$ci oraz identyfikacje substancji wysokiego ryzyka (Lo-
russo, Blaustein, Garcia Carrillo, 2024). Przyktadem wykorzystania takich
narzedzi bioinformatycznych jest badanie przeprowadzone w kontekscie rol-
nictwa w Argentynie, gdzie stosowanie alternatywnych herbicydow — takich
jak glufosynian amonu, alachlor i mesotrion — wzbudzito obawy zwigzane
z ich potencjalnym dzialaniem rakotworczym. W badaniu tym wykorzysta-
no platformy STITCH i STRING do identyfikacji biatlek mogacych wcho-
dzi¢ w interakcje z tymi substancjami, a nast¢pnie przeprowadzono analizg
wzbogacenia w kontekscie proceséw biologicznych (Gene Ontology) i szla-
koéw metabolicznych (KEGG). Odkryto, ze analizowane herbicydy moga
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wptywac na szlaki zwigzane z proliferacjg komorek, apoptoza, odpowiedzia
na stres oraz metabolizmem ksenobiotykow. Wskazano takze potencjalne po-
wigzania z chorobami takimi jak nowotwory, neurodegeneracje czy toczen
rumieniowaty uktadowy (Anandhi i in., 2024). Wyniki te podkreslaja poten-
cjat bioinformatyki w ocenie ryzyka toksykologicznego pestycydow i wspie-
raniu decyzji w zakresie zdrowia publicznego i ochrony $rodowiska.

Rolnictwo precyzyjne

Rolnictwo, jako branza historycznie odizolowana technologicznie,
rozwijajaca si¢ gtdbwnie na podstawie metod prob i bledow oraz wiedzy bran-
zowej, dotychczas nie mialo mozliwosci podejmowania decyzji w oparciu
o0 szczegOlowe dane zbierane w czasie rzeczywistym. Dzigki rozwojowi no-
woczesnych technologii, takich jak sieci LPWAN (Low-Power Wide-Area
Networks), sieci komorkowych oraz innych bezprzewodowych systemow
telekomunikacyjnych, mozliwa stala si¢ zdalna transmisja danych wykorzy-
stywanych w rolnictwie, takich jak pomiary z czujnikow glebowych i wilgot-
no$ciowych, dane klimatyczne oraz obrazy satelitarne stuzace do monitoro-
wania upraw (Zhang i in., 2024). Takie wykorzystanie sieci komunikujacych
si¢ ze soba obiektow wyposazonych w czujniki nazywa si¢ Internetem rze-
czy (IoT). 10T znajduje coraz szersze zastosowanie w tzw. rolnictwie precy-
zyjnym, umozliwiajac biezagce monitorowanie warunkow srodowiskowych,
takich jak jako$¢ powietrza, wilgotnos$¢ gleby czy zuzycie wody i energii.
Dzigki inteligentnym czujnikom rolnicy mogg precyzyjniej zarzadzac upra-
wami 1 zasobami, co przeklada si¢ na bardziej efektywng i zrownowazong
produkcje rolng (Alasa i Jiyane, 2025). Poprzez ocen¢ warunkow i potrzeb
poszczegblnych upraw, pol i zwierzat gospodarskich, rolnictwo precyzyjne
moze zwigkszy¢ ilos¢ i jakos¢ produkeji rolnej, jednoczesnie ograniczajac
zuzycie zasobow- nawozow, pestycydow, dodatkow paszowych itp., w celu
obnizenia kosztow i zmniejszenia wptywu na srodowisko (Zhang i in., 2024).
Dane pozyskiwane przez czujniki znajdujace si¢ w gospodarstwach, a takze
zalezno$ci wystepujace miedzy poszczegdlnymi ich kategoriami, sg czesto
zbyt ztozone, by moc analizowac je intuicyjnie, tu zastosowanie znajdujg
metody obliczeniowe korzystajace z algorytmow, modeli matematycznych
i sztucznej inteligencji. Przyktadowo, dzigki zintegrowanym danym z czuj-
nikow IoT i zaawansowanym narzgdziom bioinformatycznym mozliwe staje
si¢ identyfikowanie warunkéw srodowiskowych sprzyjajacych infekcjom,
prognozowanie ryzyka fitopatologicznego w czasie rzeczywistym oraz opra-
cowywanie strategii zarzadzania uprawami, ktore minimalizuja podatnos¢
roslin na choroby przy jednoczesnym ograniczeniu stosowania chemicznych
srodkow ochrony. Algorytmy oparte na Al moga analizowa¢ obszerne dane
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srodowiskowe w celu prognozowania trendow pogodowych, czy identyfiko-
wania zrodet zanieczyszczen (Alasa, Jiyane, 2025).

Rozw6j badan biologicznych

Dzieki zaawansowanym metodom analizy danych omicznych (genomicz-
nych, transkryptomicznych, proteomicznych, metabolomicznych, epigeno-
micznych, metagenomicznych, lipidomicznych oraz interaktomicznych),
bioinformatyka umozliwia odkrywanie nowych czasteczek biologicznie
czynnych, identyfikacje nieznanych dotad mechanizmow regulacyjnych oraz
poglebianie wiedzy o ztozonych procesach biologicznych zachodzacych za-
réwno na poziomie komorkowym, jak i catych organizmow (Zhang X. i in.,
2024). Przyktadowo, wspotczesna biologia RNA badajaca strukture, funkcje,
biosynteze, rodzaje i regulacje tego kwasu nukleinowego nie bytaby mozliwa
bez integracji z narzgdziami bioinformatycznymi, ktore staty si¢ nicodzow-
nym elementem analizy danych molekularnych. Niewielki procent genoméow
wigkszo$ci duzych roslin rolniczych stanowia geny kodujace biatka, podczas
gdy pozostata cze$¢ sktada sie z sekwencji niekodujacych. Dzigki niedaw-
nym postepom technologicznym i koncepcyjnym odkryto, ze genomy roslin
zawieraja setki niekodujacych RNA (ncRNA), ktére moga petni¢ funkcje
biologiczne. Ponadto wykazano powszechne wystepowanie odlegtych ele-
mentoéw regulatorowych, takich jak enhancery (Prajval i in., 2024). W kon-
tekscie hodowli roslin i zwierzat, waznym zagadnieniem sg mate niekodujace
RNA, zwane mikroRNA (miRNA), regulujgce ekspresj¢ gendéw na poziomie
potranskrypcyjnym. Zaburzenia w produkcji miRNA moga prowadzi¢ do za-
ktdcenia istotnych procesow komorkowych i sieci regulacji gendéw, przyczy-
niajgc si¢ do rozwoju takich stanéw jak zaburzenia metaboliczne czy choroby
wirusowe. Ich zwigzek z cechami uzytkowymi o znaczeniu gospodarczym,
takimi jak produkcja mleka, migsa i jaj, a takze ich wpltyw na wydajnos¢
zwierzat, ptodnos¢, przezywalnos$¢ zarodkow oraz odpornos$¢ na choroby,
czyni je istotnym obiektem badan (Jaglan i in., 2024). Bez wsparcia algoryt-
moéw obliczeniowych i zaawansowanych analiz danych, rozwo6j wspotczesnej
biologii miRNA bylby znaczaco ograniczony, a ich rola w regulacji ekspre-
sji genow pozostataby w duzej mierze nieznana. Bioinformatyka umozliwia
nam rowniez doglebne poznanie ztozonych interakeji i proceséw zachodzg-
cych w agrocenozach, co wspiera zrOwnowazone zarzadzanie ekosystemami
rolniczymi. Poprzez komputerowa analize metagenomu, czyli catkowitego
materiatu genetycznego wszystkich mikroorganizméw obecnych w danym
srodowisku, na przyktad w glebie, wodzie, czy na powierzchni rosliny, po-
zwala na prowadzenie precyzyjnych badan dotyczacych funkcjonalnych cech
spotecznosci bakterii, archeonow, wirusow, grzybow i innych mikrobdéw oraz

40



Julia Grochowska, Marcin Weiner

ich wptywu na sktadniki odzywcze gleby w zaleznosci od stosowanych za-
biegow agrotechnicznych. Prowadzono badania, w ktorych zaobserwowano,
ze mikroorganizmy w strefie korzeni (ryzosferze) reaguja silniej na sposob
uprawy niz mikroorganizmy w glebie ogolnej. Uprawa bezorkowa moze
prowadzi¢ do spadku zawartosci wegla i azotu w glebie, ale jednoczesnie
wspiera aktywno$¢ mikroorganizméw odpowiedzialnych za wazne procesy,
np. fermentacje i utlenianie, natomiast uprawa zredukowana (ograniczajaca
intensywnos$¢ 1 glebokos¢ orki oraz liczbe zabiegdéw mechanicznych wyko-
nywanych w glebie) najlepiej utrzymuje poziom skltadnikow odzywczych
w glebie i wspiera obecnos$¢ pozytecznych bakterii, takich jak Streptomyces,
ktére pomagaja roslinom radzi¢ sobie z niedoborem fosforu (Hu i in., 2025).

Whioski

1. Bioinformatyka stanowi fundament przysztosci zrbwnowazonego rolnic-
twa — umozliwia precyzyjne planowanie hodowli i produkcji zywnosci,
zwiekszajac jej wydajnos¢ i odpornos$¢ na zmiany klimatyczne.

2. Integracja bioinformatyki z technologiami cyfrowymi, takimi jak IoT
i sztuczna inteligencja, otwiera nowe mozliwo$ci w zakresie prognozo-
wania i zarzadzania w rolnictwie.

3. Zastosowanie bioinformatyki w analizie toksycznosci pestycydow moze
znaczaco wplynac na poprawe zdrowia publicznego i podejmowanie lep-
szych decyzji regulacyjnych.

4. Rozwoj bioinformatycznych narzedzi diagnostycznych i predykcyjnych
znaczaco wspiera medycyn¢ weterynaryjng, umozliwiajac skrocenie cza-
su trwania badan oraz obnizenie ich kosztow, przy jednoczesnym zwigk-
szeniu precyzji i skutecznosci.

5. Wozrost inwestycji w badania bioinformatyczne oraz interdyscyplinarna
wspotpraca sg kluczowe dla dalszego rozwoju innowacyjnych i odpor-
nych systemow zywnosciowych.
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